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Resumo
Esta nota te´cnica possui o objetivo de realizar uma breve introduc¸a˜o aos modelos de
projec¸a˜o utilizados pelo grupo com a finalidade de projetar cena´rios futuros para estados e
munic´ıpios em tempo real, de acordo com o comportamento da doenc¸a nos dias pre´vios. No
entanto, os paraˆmetros podem ser modificados pelo usua´rio para projetar cena´rios personali-
zados. O modelo proposto se inicia pelo ca´lculo do nu´mero ba´sico de reproduc¸a˜o para o estado
ou munic´ıpio com base na incideˆncia de casos dos u´ltimos 12 dias. Feito isso, e´ projetada a
curva epidemiolo´gica utilizando o modelo epideˆmico compartimentado SEIR e, de posse dessa
curva, parte dos novos infectados projetados entram em um modelo de simulac¸a˜o para sistemas
de sau´de em teoria de filas, visando projetar ocupac¸o˜es futuras e colapsos.
I. Introduc¸a˜o
O crescente avanc¸o da pandemia, declarado pela OMS em marc¸o de 2020, causada
pelo novo coronav´ırus (SARS-CoV-2) requer a mobilizac¸a˜o de diversos atores para a
compreensa˜o da disseminac¸a˜o e os seus impactos em sociedades e sistemas de sau´de. (32)
Em relac¸a˜o ao SARS-CoV-2, a doenc¸a decorrente tem apresentado uma alta transmissibili-
dade e considera´vel severidade, levando a` internac¸a˜o e necessidade de cuidados intensivos
em aproximadamente 20% e 5% (2) dos infectados identificados, respectivamente. Tal
comportamento torna a COVID-19 uma doenc¸a de alto preju´ızo para os indiv´ıduos,
sistemas de sau´de e sociedade como um todo.
Contudo, a pandemia de SARS-CoV-2 acontece de forma velada e a capacidade de
identificar os casos apenas acontece dias apo´s a infecc¸a˜o, potencializando a transmis-
sa˜o e o espalhamento da doenc¸a. Compreender e projetar os padro˜es de espalhamento
(curva epidemiolo´gica) da doenc¸a, ao longo do tempo e do espac¸o geogra´fico, tornam-
se fundamentais para instrumentalizar gestores e lideranc¸as pu´blicas no planejamento
de estrate´gias de enfrentamento e pol´ıticas pu´blicas frente ao fenoˆmeno. A modelagem
matema´tica de surtos infecciosos e´ ferramenta fundamental para elucidac¸a˜o da dinaˆmica
de disseminac¸a˜o do agente e para o impacto de potenciais intervenc¸o˜es. O planejamento
para o enfrentamento do surto por parte do poder pu´blico e estabelecimentos de sau´de
depende de evideˆncias que permitam projetar o avanc¸o da doenc¸a (31). Segundo a orga-
nizac¸a˜o mundial de sau´de, modelos matema´ticos ajudaram na compreensa˜o da epidemia
de SARS em 2003, e tambe´m foram utilizados durante a pandemia de H1N1 em 2009
(31).
Esta nota te´cnica apresenta a metodologia empregada pelo grupo de volunta´rios Co-
letivo Covid-19BR, composto por professores, pesquisadores e profissionais de mercado,
com background em a´rea de sau´de e cieˆncias exatas. Esse coletivo surgiu organicamente
a partir de iniciativas individuais que foram se somando e construindo em volta da
busca de modelos matema´ticos que permitissem: (a) analisar/projetar o crescimento da
curva epidemiolo´gica da pandemia e, (b) desenvolver um modelo dinaˆmico de projec¸a˜o
do esgotamento do sistema de sau´de para enfrentar a pandemia. Para tanto, utilizamos a
metodologia SEIR Bayesiana e a modelagem com base na teoria de filas. Este documento
descreve as duas metodologias.
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2II. Projec¸a˜o da curva epidemiolo´gica brasileira - Modelo Epideˆmico
Compartimentado SEIR
Modelos compartimentados sa˜o uma famı´lia de te´cnicas utilizadas para estudar e prever
a dinaˆmica temporal de contagem e fluxo entre grupos de objetos de estudo (18). No
caso de doenc¸as infecciosas, sa˜o utilizados para prever o alcance e impacto da doenc¸a.
A populac¸a˜o de estudo e´ particionada em compartimentos disjuntos de forma que os
indiv´ıduos em um mesmo compartimento possuam caracter´ısticas homogeˆneas. O saldo
total de pessoas em cada grupo e´ dependente do tempo, pois existe um fluxo de entrada e
sa´ıda em cada compartimento. A dinaˆmica do fluxo define o comportamento transiente e
estaciona´rio do modelo, e sua intensidade e´ varia´vel com o tempo; podendo ser desde uma
constante ate´ uma func¸a˜o do nu´mero total de pessoas por compartimento. Este modelo
permite projetar a curva epidemiolo´gica para um dado grupo populacional considerando
os paraˆmetros devidos (Figura 1).
Neste trabalho, foi considerado um modelo com 4 compartimentos: Suscet´ıveis (po-
pulac¸a˜o na˜o infectada, pore´m pass´ıvel de infecc¸a˜o), Expostas (infectadas, pore´m na˜o-
contagiosas), Infectadas (infectadas e contagiosas), e Removidas (removidas do estudo
por o´bito ou imunidade); denominado SEIR (18).
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Figura 1. Exemplo de curva de projec¸a˜o do modelo SEIR para casos expostos e infectados.
1) Parametrizac¸a˜o do modelo: A evoluc¸a˜o temporal (varia´vel t) e´ discretizada a dias.
Diariamente, existe uma probabilidade de um indiv´ıduo migrar de compartimento (Tabela
I). Este valor e´ varia´vel e depende da contagem de pessoas nos compartimentos St, Et, It,
e Rt; assim como os paraˆmetros α
−1 (per´ıodo me´dio de incubac¸a˜o), γ−1 (per´ıodo me´dio
infeccioso) e r0 (nu´mero ba´sico de reproduc¸a˜o).
Esta componente estoca´stica resulta em um comportamento na˜o-determin´ıstico para a
contagem e fluxo dos compartimentos. Note que 1−exp(−x) e´ pro´ximo de x para valores
de x pro´ximos a zero. Logo, para per´ıodos de incubac¸a˜o e infecc¸a˜o elevados (acima de
1 dia), temos pEI = α e pIR = γ; que representam as taxas de infecc¸a˜o (raza˜o entre
infectados e expostos) e remoc¸a˜o (raza˜o entre removidos e infectados), respectivamente.
Para capturar as incertezas presentes na literatura para os paraˆmetros α e γ, foi
utilizada uma distribuic¸a˜o LogNormal com 95% da densidade dentro dos intervalos en-
3Tabela I
Expresso˜es para estimac¸a˜o dos paraˆmetros do modelo SEIR
De Para Probabilidade
Suscet´ıveis Expostas pSE(t) = 1− exp(−r0γItN )
Expostas Infectadas pEI(t) = 1− exp(−α)
Infectadas Removidas pIR(t) = 1− exp(−γ)
contrados na literatura (Tabela II). Ja´ o r0 foi estimado a partir da se´rie histo´rica de
incideˆncia de casos, cujo detalhamento esta´ na sec¸a˜o a seguir. As condic¸o˜es iniciais do
modelo S(0), E(0), I(0) e R(0) sa˜o consideradas como dadas.
Tabela II
Valores de refereˆncia para os paraˆmetros X e Y
Paraˆmetro Limite Inferior Limite Superior Refereˆncia
α−1 4,1 dias 7 dias (30; 20)
γ−1 10 dias 14 dias (3)
Formalmente, para os fluxos entre compartimentos, temos
SEt+1 ∼ Binomial(St, pSE(t)|r0, γ) (1)
EIt+1 ∼ Binomial(Et, pEI(t)|α) (2)
IRt+1 ∼ Binomial(It, pIR(t)|γ) (3)
A partir dos fluxos e´ poss´ıvel calcular a contagem
St+1 = −SEt (4)
Et+1 = SEt − EIt (5)
It+1 = EIt − IRt (6)
Rt+1 = IRt (7)
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Figura 2. Fluxo do modelo SEIR.
4III. Estimativa do nu´mero de reproduc¸a˜o
O nu´mero de reproduc¸a˜o foi estimado com base na metodologia descrita em (28; 5).
Assume-se que a incideˆncia observada a cada tempo t, It, seja descrita adequadamente por
uma distribuic¸a˜o de Poisson cujo paraˆmetro λt se traduz em uma func¸a˜o do nu´mero de
reproduc¸a˜o instantaˆneo, rt, e do potencial infeccioso total, ao longo de todos os indiv´ıduos
infectados no tempo t, Λt. Formalmente:
I ∨ rt,Λt ∼ Poisson (λt) (8)
λt = rt · Λt (9)
Na pra´tica, considera-se rt constante ao longo de uma janela temporal de tamanho
τ , de forma que a equac¸a˜o 9 torna-se λt = rt · Λt−τ . O paraˆmetro Λt−τ pode enta˜o
ser interpretado como o potencial infeccioso total ao longo do per´ıodo [t− τ, t], sendo
portanto uma func¸a˜o da incideˆncia em cada passo temporal pre´vio a It, denotada It−s
para s ∈ [1, t− τ ], ponderada pela probabilidade de infecc¸a˜o secunda´ria em cada per´ıodo
de tempo s, denotada ws:
Λt−τ =
t−τ∑
s=1
It−sws (10)
O paraˆmetro ws e´ uma func¸a˜o de massa de probabilidade computada a partir da distri-
buic¸a˜o estimada para o intervalo serial da doenc¸a, isto e´, o tempo entre o aparecimento
de sintomas em uma pessoa infectada (infector) e o aparecimento de sintomas em pessoas
por ela infectadas (infectees). O intervalo serial e´ comumente usado como proxy para o
tempo entre uma infecc¸a˜o prima´ria e as infecc¸o˜es secunda´rias dela resultantes. Aqui, foi
assumido que o intervalo serial e´ descrito adequadamente por uma distribuic¸a˜o Gamma
com me´dia 4,89 e desvio padra˜o 1,48. Tal parametrizac¸a˜o garante 95% de densidade no
intervalo [2, 4, 8, 3] e foi escolhida com base nas recentes estimativas de intervalo serial
para SARS-Cov-2 (8; 25; 33; 34).
A infereˆncia sobre rt se da´ via atualizac¸a˜o Bayesiana. Sua distribuic¸a˜o a posteriori,
condicional aos dados de incideˆncia entre tempo 0 e tempo t e a` func¸a˜o de probabilidade
ws, e´ computada a partir da verossimilhanc¸a da incideˆncia observada no intervalo [t− τ, t]
e da distribuic¸a˜o a priori assumida para rt:
P (rt ∨ I0, I1, . . . , It, ws) ∝ P
(
Ii∈[t−τ,t] ∨ Ij∈[0,t−τ−1], ws
) · P (rt) (11)
Assumindo a priori que rt segue uma distribuic¸a˜o Gamma, pode-se chegar a uma
fo´rmula fechada para rt a posteriori haja vista o fato de ser Gamma uma distribui-
c¸a˜o conjugada a` de Poisson, utilizada para computar a verossimilhanc¸a. Sendo assim,
P (rt ∨ I0, . . . , It, ws) e´ descrita adequadamente pela distribuic¸a˜o Γ (k, θ) em que k e θ
sa˜o paraˆmetros de forma e escala, respectivamente, dados por:
k = k0 +
t∑
j=t−τ
Ij (12)
θ =
(
t∑
j=t−τ
Λj +
1
θ0
)
(13)
em que k0 e θ0 sa˜o os paraˆmetros correspondentes da distribuic¸a˜o a priori de rt.
5Com base em estimativas anteriores do nu´mero ba´sico de reproduc¸a˜o, assumiu-se k0 =
5, 12 e θ0 = 0, 64, correspondendo a uma me´dia e um desvio padra˜o de aproximadamente
3, 3 e 1, 45, respectivamente, e posicionando 95% da densidade a priori entre 1, 1 e 6, 7.
Em linhas gerais, essa parametrizac¸a˜o abrange as estimativas de 14 estudos anteriores
revisados por (22). Foi utilizada a janela temporal de τ = 12 dias uma vez que janelas
menores geraram estimativas insta´veis, potencialmente sens´ıveis a eventual represamento
de confirmac¸a˜o de casos dia´rios - em func¸a˜o de falta de testes diagno´sticos ou capacidade
de processamento destes. Janelas maiores foram descartadas por impossibilitar estimativa
para maioria dos estados brasileiros nos quais na˜o haveria dados de incideˆncia suficientes.
Estados com dados insuficientes tiveram seu rt imputado com o valor correspondente ao
rt do Brasil como um todo. O valor de rt mais recente dispon´ıvel para cada caso foi
utilizado como entrada no modelo SEIR. A metodologia aqui descrita foi implementada
em python 3 e reproduz os resultados da func¸a˜o “estimate R()”, do pacote de R EpiEstim,
utilizando o me´todo “parametric si” (4).
IV. Estimativa da Taxa de Sub-Reportagem
Para se estimar a porcentagem dos casos, entre sintoma´ticos e assintoma´ticos, que
representa o nu´mero de confirmac¸o˜es, e´ utilizada a mortalidade entre os casos confirmados.
Para condic¸o˜es de testagem enviesadas, apenas casos mais graves chegam a ser testados,
portanto e´ natural que a mortalidade entre estes seja elevada. Pore´m a mortalidade entre
os ja´ confirmados e´, ainda, subestimada pelo fato que alguns vira˜o a o´bito. Por isso,
apenas dividir o nu´mero de mortes pelo nu´mero de casos confirmados nos da´ um uma
raza˜o de fatalidade entre os casos subestimada.
Para chegar a um fator na˜o enviesado, a literatura (24) sugere projetar o nu´mero
de mortos que ter´ıamos ate´ a data estudada numa situac¸a˜o hipote´tica em que todos
os confirmados morrem, utilizando a distribuic¸a˜o de probabilidade (21) de morte, dado
que o paciente morre, entre os dias desde a hospitalizac¸a˜o (aqui considerada igual a`
data de confirmac¸a˜o) ate´ a data atual. A seguinte fo´rmula expressa o nu´mero de mortes
acumulado:
Dt = pt
t∑
i=0
∞∑
j=0
ci−jfi (14)
Onde, Dt e´ o nu´mero de mortes registradas ate´ o dia t, ct o nu´mero de casos confirmados
no dia t e fj a probabilidade(21), dado que morre, de a morte ocorrer apo´s j dias da
confirmac¸a˜o e pt e´ a raza˜o fatalidade-casos na˜o enviesada observada no per´ıodo. De posse
desta taxa, basta utilizar a raza˜o baseline de um estudo abrangente (29) que chegou a`
raza˜o de 0,657% de morte entre infectados sintoma´ticos e assintoma´ticos.
Sr =
0, 0657
100 ∗ pt (15)
Onde Sr e´ a taxa de sub-reportagem estimada.
V. Projec¸a˜o para esgotamento do sistema de sau´de - Modelo de Filas
A teoria de filas busca analisar problemas relacionados a sistemas que envolvam “linhas
de espera”. As bases destes modelos foram iniciadas por (9) e depois expandida por (17).
Os primeiros sistemas possu´ıam aspectos determin´ısticos sendo posteriormente evolu´ıdos
para sistemas estoca´sticos.
O problema principal num sistema de filas e´ resumido conforme o seguinte: sejam M
chegadas dentro de um intervalo de tempo (λ) que utilizam (s) servidores por um tempo
6de servic¸o (µ), o sistema pode ser representado conforme a Figura 3. Estes modelos
sa˜o baseados num caso especial de cadeias de Markov em tempo cont´ınuo (processo de
nascimento e morte).
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Figura 3. Sistema ba´sico de filas.
Os processos de nascimento e morte possuem as seguintes suposic¸o˜es:
Suposic¸a˜o 1. Dado um estado do sistema num tempo t, N(t) = n, a distribuic¸a˜o
de probabilidade do tempo remanescente ate´ o pro´ximo nascimento e´ exponencial com
paraˆmetro λn.
Suposic¸a˜o 2. Dado um estado N(t) = n, a distribuic¸a˜o da probabilidade do tempo ate´ a
pro´xima morte e´ exponencial com paraˆmetro µn.
Suposic¸a˜o 3. Uma u´nica morte ou nascimento pode ocorrer no tempo.
VI. Aplicac¸o˜es em sau´de
Um dos sistemas de filas mais utilizados em simulac¸o˜es e´ o Memoryless/memoryless/s
(M/M/s). Este modelo foi adaptado para o caso de atendimento de hospitais em diversos
trabalhos, conforme pode ser analisado em (11; 16; 12; 26) e (10).
As suposic¸o˜es para este sistema sa˜o:
Suposic¸a˜o 4. O intervalo me´dio entre chegadas (λ) e´ exponencialmente distribu´ıdo. O
processo de chegada segue distribuic¸a˜o de Poisson.
Suposic¸a˜o 5. O tempo me´dio de servic¸o (µ) segue distribuic¸a˜o exponencial.
Suposic¸a˜o 6. Existem s servidores, sendo s > 1.
Suposic¸a˜o 7. A taxa de utilizac¸a˜o e´ ρ = λ/sµ. O sistema permanece esta´vel enquanto
λ < sµ ou ρ < 1. Caso contra´rio, a fila crescera´ exponencialmente.
Por meio deste modelo, torna-se poss´ıvel obter algumas medidas de eficieˆncia impor-
tantes, como o nu´mero esperado de indiv´ıduos no sistema (L = λW ), o tempo de espera
em todo o sistema (W = Wq + 1/µ), o tempo de espera na fila (Wq = Lq/λ) e o nu´mero
esperado de indiv´ıduos na fila (expressa˜o 16).
Lq =
P0(λ/µ)
2ρ
s!(1− ρ)2 , (16)
sendo P0 apresentado na expressa˜o 17,
P0 =
[
s−1∑
n=0
(ρs)n
n!
+
ρsss+1
s!(s− ρs)
]−1
. (17)
7VII. Modelo proposto para simulac¸a˜o na presenc¸a de Covid-19
O modelo proposto possui algumas variantes em relac¸a˜o ao sistema M/M/s puro. No
presente estudo foi necessa´rio a avaliac¸a˜o de filas de espera por leitos normais e tambe´m
UTI’s, respectivamente os tempos de chegada e servic¸o diferentes, assim como o nu´mero
existente de recursos.
Tambe´m foi necessa´rio a simulac¸a˜o da taxa de chegada num ambiente com Covid-
19, neste caso, os valores foram obtidos pelo modelo SEIR (expresso˜es 1 a 7). Tambe´m
foi analisada a possibilidade de aumentos de recursos (leitos e UTI’s) conforme deciso˜es
governamentais. O sistema simulado e´ apresentado na Figura 4.
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Figura 4. Sistema de fila proposto.
Diante da sofisticac¸a˜o da soluc¸a˜o proposta, a obtenc¸a˜o dos paraˆmetros em uma fo´rmula
fechada se tornou bastante complicada, deste modo, foi realizada uma simulac¸a˜o nume´rica.
Utilizou-se o SimPy (Discrete event simulation for python) para a obtenc¸a˜o dos eventos.
VIII. Origem dos dados
Para apoiar os modelos, diversas dados foram obtidos de fontes externas e validados
para compor os paraˆmetros para ambos os simuladores. Na Tabela III e´ poss´ıvel visualizar
todas as fontes utilizadas bem como a qual paraˆmetro elas correspondem.
IX. Limitac¸o˜es do Modelo
Como todo modelo que visa representar a realidade, as projec¸o˜es apresentadas possuem
limitac¸o˜es – as quais esta˜o, a medida do poss´ıvel, sujeitas a melhorias futuras - que devem
ser conhecidas pelo usua´rio:
• Fator ba´sico de reproduc¸a˜o (R0): esta me´trica e´ varia´vel com o tempo e depende de
medidas governamentais e sociais de combate a` pandemia, como isolamento social e
quarentena. Tais medidas fogem ao escopo de projec¸a˜o do nosso modelo, sendo assim
e´ utilizado o fator ba´sico de reproduc¸a˜o para os u´ltimos dias como uma constante
durante o resto da simulac¸a˜o e o resultado da projec¸a˜o do modelo SEIR, quando
utilizado o (R0) calculado, deve ser interpretado como relativo ao cena´rio atual de
isolamento, o que pode variar. Ale´m disso, o ca´lculo do (R0) de acordo com os nu´mero
de casos reportados e´ sujeito a mudanc¸as na porcentagem de testagem dos infectados.
Caso esta u´ltima permanec¸a constante, o nu´mero de casos representa o nu´mero de
infectados multiplicado por uma constante, o que na˜o altera o ca´lculo do (R0). Pore´m
se ao decorrer da pandemia testagem da populac¸a˜o variar bruscamente, o (R0) estara´
sujeito a ru´ıdos.
8Tabela III
Paraˆmetros e fontes dos dados utilizaods para desenvolvimento da ferramenta.
Paraˆmetro Valor/Unidade Fonte Ref.
Data
extrac¸a˜o
Novos Casos e
o´bitos
Atualizado
diariamente
Wesley Cota e equipe (6)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Leitos Normais CNES (1)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Leitos UTI CNES (1)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Leitos UTI Covid CNES (1)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Novos Leitos CNES (1)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Taxa de
Hospitalizac¸a˜o
20,7 - 31,4 CDC (2)
27 de
Marc¸o 2020
Taxa de UTI 4,9 - 11,5 CDC (2)
27 de
Marc¸o 2020
Taxa de O´bito 1,8 - 3,4
CDC e Guan et al
(taxas para diferentes
fins)
(2), (13)
27 de
Marc¸o 2020
Populac¸a˜o IBGE (15)
Estimativa
IBGE de
01/07/2019
Porcentagem dos
infectados que
testaram positivo
Calculado para
cada lugar
(27)
Atualizac¸a˜o
dia´ria
Per´ıodo de
infecc¸a˜o
90% das pessoas
zeram a carga
detecta´vel de RT-
PCR em 10 dias
(extrapolac¸a˜o do
artigo)
Liu et al. 2020 (23) -
Tempo Incubac¸a˜o 5 dias
OMS (WHO) e Li Q et
al
(30), (20) -
Tempo de estadia
me´dio no leito
comum (dias)
8, 9 dias (calculado
a partir de dados
indiretos do artigo)
Zhou et al. 2020 (35) -
Tempo de estadia
me´dio na UTI
(dias)
8 dias Zhou et al. 2020 (35) -
Taxa de mortes
apo´s estadia na
UTI
∼78% Zhou et al. 2020 (35) -
Taxa de pacientes
encaminhados
para UTI a partir
dos leitos
∼25% CDC (2) -
• O modelo de simulac¸a˜o de filas simplifica todos os leitos do munic´ıpio escolhido
como um u´nico sistema de sau´de. Pore´m, na realidade brasileira, existem os sistemas
pu´blico e privado, que podem colapsar separadamente, assim como os hospitais
podem colapsar separadamente.
• De um modo geral, todas as projec¸o˜es utilizam paraˆmetros obtidos de estudos estran-
geiros relacionados ao comportamento da pandemia em pa´ıses que tiveram contato
com a mesma antes do Brasil. Alguns fatores como os paraˆmetros com distribuic¸a˜o
eta´ria puderam ser ajustados para a piraˆmide eta´ria, por exemplo, mas ha´ diversas
outras varia´veis que podem gerar paraˆmetros diferentes para a realidade nacional.
Sendo assim, paraˆmetros como letalidade, taxa de hospitalizac¸a˜o, tempo me´dio de
estadia nos leitos podem ser diferentes no contexto brasileiro, pore´m servem como
9uma boa aproximac¸a˜o. Ale´m disso, existem paraˆmetros a respeito da doenc¸a que
ainda na˜o sa˜o consenso entre a comunidade cient´ıfica, como o tempo de durac¸a˜o
da doenc¸a e o per´ıodo infeccioso. Vale ressaltar que ter esses paraˆmetros, ainda
que possivelmente enviesados, antecipadamente e´ uma chance que outros pa´ıses na˜o
tiveram, pore´m pa´ıses de pandemia tardia como o Brasil teˆm.
• Mais especificamente, a estimativa do γ e´ feita a partir de extrapolac¸o˜es arbitra´rias de
estudos e resultados observados em testes laboratoriais (7) e observac¸o˜es in vivo (14)
sobre a disseminac¸a˜o da doenc¸a, que na˜o visam determinar esse paraˆmetro. Devido a
dificuldade (19) e vieses que todos esses me´todos possuem para se estimar ou serem
submetidos a extrapolac¸o˜es para determinac¸a˜o do per´ıodo infeccioso, infere-se que
a qualidade da estimativa de tempo de infecciosidade esta´ sujeita a incertezas, de
modo que o intervalo de confianc¸a desse per´ıodo ainda e´ muito abrangente.
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